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Les auteurs formulent un modèle en trois parties permettant. d’apprécier par électrophor&e la distribution des 
6tnt.s géniques d’une population examinée pour son polymorphisme génétique. L’application de ce modèle à l’analyse 
des fréquences du loc.us (c estérase b 1) de deux populations, Fr, et Fr, (Villasavary, Aude et Nuisement.-sur-Coole, 
Marne), d’Heferodera avenae élevbes en mic.roparcelles, montre que l’une des populations (Fr,) suit la loi de Hardy- 
Weinberg, c’est-à-dire qu’il y a un régime de panmixie, alors que la seconde (Fr4) présente un excédent en homozy- 
gotes. L’étude d’autres loti doit permettre de savoir si cela résulte d’un allèle nul ayant éc.happé aux observations 
et ayant faussé. le nombre réel d’homozygotes, ou d’une c.onsanguinité due à des effect.ifs limités. Dans le dernier 
cas le modéle rendrait tr& bien compte d’accouplements entre frè.re et sceur dans une proport.ion de 80% de la 
population. Cela n’est pas tellement surprenant car les ceufs des Heterodera rest.ent rassemblés dans le kyste, cc 
qui favorise aussi 1’(1 inbreeding 11. 
SUMhlARY 
Isoesterases in the nematode Heterodera avenae. II - A genefic mode1 applied 10 turo populations 
-4 general mode1 to appreciate allelic distributions in populat.ions analyzed for protein polymorphism was applied 
to two Heterodera avenae strains ; one (Fr,) from Villasavary (Aude), t.he other (FrJ from Nuisement-sur-Coole 
(Marne). These strains have been multiplied in mic.roplots at Rennes for five years. Data obtained on “est.. b” locus 
(a non speciflc esterase) showed differenc.es between Fr, and Fr,. Fr, wss demonstrat.ed to be in Hardy-Weinberg 
equilibrium while the second presented a strong excess of homozygotes. Studies on other loti would permit to know 
if t,he “est. b” homozygote frequency have been exagerated in Fr, for a nul1 hidden allele at thislocus, or if it is a 
true excess resulting of some inbreeding behavior in relation with low density. In this last. case the mode1 would 
account for brother x sister inbreeding of 8Oyo of the Fr, population. In fact this is net. SO surprising for eggs of 
Heferodera are not widespread at egg laying, t.hey remain aggregated in the cyst and that, added to the low density, 
might have favoured inbreeding. 
Méthode d’analyse de 1aLstructure génétique 
d’une population 
A c.ause des diffkxltés tec.hniques imposées 
par la taille des nématodes phytophages, peu 
de travaux traitent de leur diversité génétique. 
Cette notion renferme cependant des informa- 
tions capitales sur les potentialités adaptatives 
des espèces : distribution géographique, agres- 
sivité vis-à-& des plantes, etc... On sait depuis 
peu que cette divers& n’est pas du t>out du 
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même ordre entre un .Meloid»gyne parthénogé- 
nétique obligatoire et un Heterodera amphi- 
mictique, comme l’est H. auenuc. Le mode de 
reproduction y est pour beaucoup. Mais la diver- 
sité est aussi affectée par d’autres facteurs liés 
à l’environnement ou à l’échelle géographique 
(faculté de dispersion estimée en amplitude et 
fréquence). Evaluer la diversité interne de popu- 
lations d’H. avenue est un premier point impor- 
tant (Bergé ef al. 1981) ; analyser le pourquoi 
d’une strucfxre génétique observée peut en plus 
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améliorer la connaissance des mceurs reproduc,- 
tric.es des nématodes dans la nature. 11 est. pro- 
posé aux nkmatologistes une démarc.he permet- 
tant- une approc.he génét.ique de l’origine des 
phénoménes de spéciation, en partant d’un 
exemple puisé dans une publication précédente 
(Bergé ef nl. 1981). Ainsi, si l’on dispose d’khantil- 
lons recueillis en des localisat,ions distinctes, on 
peut évaluer des distances génétiques ent.re 
populations (Nei, 1!371, 1972, 1974) ; dans une 
même population on peut mesurer la variabi1it.é 
génétique par un indice d’liéttkozYgoc.ité et 
caractériser la struc.t.ure génotypique par rap- 
port. aux fréquences alléliques observées. Ces 
études complètent, par des donnkes génktiques, 
l’analyse des différences morphologiques étu- 
diées entre populations, ou entre individus à 
l’intérieur d’une mçotme population. L’analFe de 
la structure gé,nkt,ique peut apporter des mfor- 
mations aussi sur l’existence ou non de pression 
de sélect.ion au niveau de certains 1oc.i. Consi- 
dérons un loc.us quelconque, non 1% au sexe, où 
l’on distingue plusieurs alléles il,, A,... Ar, de 
fréquenc,es fi, fi,. . f3, dans un groupe d’individus 
reproducteurs, à un instant clonné. Si c.es repro- 
ducteurs s’awouplent au hasard, sans tenir 
compte de leurs génotypes respectifs (panmi- 
xie), alors les génotypes des enfants nés de ces 
accouplements ont les probabilités suivantes : 
(1) 
Pr { At Ai} = fi2 (1 < i < P) 
Pr (Ai Ai) = 2 fi fj (1 < i <j < P) 
C’est la distribution de Hardy-Weinberg qui 
conc.erne les génot.Ypes. Si les phénot.ypes sont 
moins nombreux, a cause du phénoméne de 
dominance, on doit exprimer les probabilitts des 
phénot.ypes en faisant la somme des fréquences 
des génotypes correspondant à un même phéno- 
type : ce sont c.es nouvelles expressions théo- 
riques qui doivent &re utilisées dans les analyses 
statistiques (cf. l’ét,ucle des groupes sanguins 
ABO chez l’homme, Elandt-Johnson, 1971, 
chap. 14). 
Si la population est très nombreuse et consti- 
tue une seule Unit(é de reproduction, si à chaque 
génération les accouplements se font au hasard, 
si la populat,ion ne resoit. pas d’immigrant (c.e 
qui est souvent. le cas pour les némat.odes phy- 
tophages) et si auc.une pression de sélection ne 
s’exerce sur le locus considkré, alors ces fré- 
quences ft, et les fréquences génotypiques 
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demeurent, constantes au cours des générat,ions 
(loi de Hardy-Weinberg). 1c.i l’on dispose d’ob- 
servat,ions clans une seule gknération, on a pour 
seule informat.ion la distribution des génotypes 
à un inst.ant donné de l’hist.oire de la population, 
et, il n’est pas possible d’en inftker des conclu- 
sions concernant. les forces qui ont guidé l’évo- 
lution de la population. On peut seulement 
confronter la distribution observée à des distri- 
but.ion théoriques obtenues sous certaines hypo- 
thèses et proposer des interprétations aux 
observations. 
La confront.at.ion de la distribut.ion observée 
à une distribut-ion de Hardy-Weinberg est la 
première étape. Une concordance entre elles est. 
en faveur de l’hypot,hèse selon laquelle les 
awouplements se sont faits au hasard. En re- 
vanche, cela n’indique rien en ce qui conc.erne la 
taille de la population, l’existence des migrations 
avec. d’autres populations avoisinantes. Si les 
indiviclus observés sont jeunes, cela peut sug- 
gérer l’absence de sélection gamétique intense, 
mais n’indique rien sur les forces de sélection que 
peuvent,. subir les zygotes entre la naissance et 
l’?tge reproducteur. 
Si un écart, signific.atif est observé. par rapport 
à la dixtribut.ion de Hardy-Weinberg, ses c.auses 
possibles doivent Ptre recherc.hées parmi les 
phénoménes qui ont, un ef’fet. immédiat sur les 
fréquences génotypiques. On peut envisager une 
sélection gamétique intense traduit.e par des 
pourcent,ages anormaux de la ségrtgation des 
g&nes, ou bien des phénom&es d’incompati- 
bilité partielle ou t.otale ent,re certains alkles, 
induisant une mortalité précoce de c.ert,ains 
zygotes. De telles causes ne peuvent pas en 
général étre dist.inguéès par une analyse sta- 
tistique ; en revan&e ces phénomènes entrent 
dans le champ des méthodes de la génétique 
formelle, et doivent être élucidés avant cl’,&re 
pris en compt,e dans un morkle de génétique 
des populations. Par ailleurs, on peut signaler 
qu’une grande partie des polymorphismes act.uel- 
lement révélés par éleckrophorèse sont relat.ifs 
à des enzymes dont les fonctions très générales 
laissent penser que les gènes c,orrespondants 
sont sans doute peu sujets à une sélection t.rès 
intense. Si l’on suppqse donc que le locus consi- 
déré obéit bien aux lois de Mendel, les causes 
d’écart à une distribution de Hardy-Weinberg 
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doivent être recherchées dans les règles 
d’acc.ouplement. 
Deux phénoménes principaux peuvent induire 
des corrélat,ions entres les génotypes de deux 
individus qui s’accouplent : la consanguinité et 
l’homogamie. La c.onsanguinit,é réunit dans un 
appariement deux individus apparentés. La 
cause d’une consanguinité systématique peut 
tenir simplement a des c.onsidérations géogra- 
phiques, si par exemple des individus nés au 
même endroit, et donc ayant. des chances d’étre 
apparent,&, se déplacent. peu entre leur nais- 
sance et l’age de la reproduction (cela est le cas 
de nombreux nématodes du sol). Plus générale- 
ment l’existence de colonies de petites tailles, 
réparties sur un meme territoires et. échangeant 
par migralion quelques reproduc.teurs, est une 
forme de c0nsanguinit.é systématique. La consé- 
quenc.e de l’apparentement des parents est la 
naissanc,e d’un excès d’homozygotes, puisque les 
parents ont des chances accrues de porter 
ensemble un même allèle. L’homogamie traduit 
le fait que les conjoints se réunissent préféren- 
tiellement en fonction de leurs génotypes ou de 
leur phénotypes ; elle peut et,re positive si le 
pourcent,age des couples présentant un même 
phénolype est supérieur à celui at.tendu dans le 
c.as d’accouplement,s au hasard, ou négative 
dans le cas contraire. Si l’homogamie est posi- 
tive, elle se traduit par un accroissement de la 
proportion d’homozygotes chez les descendants, 
comme la c.onsanguinit,é, mais cet efr’et peut etre 
différentiel selon les allèles portés, alors qu’il 
est toujours uniforme dans Ie cas de consangui- 
nité. Si I’homogamie est négative, elle conduit 
au contraire à un excès de génotypes hétéro- 
zygotes. Une formulation unifiée de la consan- 
guinité et. de l’homogamie a été proposée par 
Gillois (1964, ,1966, 1967), Gillois, Bouffette et 
Bouffette (1969 a, b) et Croizé-Pourc.elet (1970) ; 
elle se traduit par les expressions suivantes des 
probabilités des génotypes : 
Pr (Ai Ai) = Fl plé + F3 p;t 
(1 < i < r) 
(II) PP {Ai A,} = Fz Pzrij + F3 2p3tp3j 
(I<i<j<r) 
avec : 
i pxa = Ii p3t = 22 P 2,u 
i= 1 i= 1 IGi-cjGr 
= Fl + FZ + F3 = 1 
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Ces expressions traduisent les conséquenc.es 
d’une Struct>ure théorique d’acc.oup1ement.s ; elles 
permettent de rendre c.ompte des tendances à 
I’homozygotie (loi caractérisée par une prohabi- 
lité FI, et des fréquences théoriques pis), à 
l’hétérozygotie (loi de probabilité F,, avec des 
fréquences théoriques Pz,fj) et au croisement 
au hasard (loi de probabilité Fg, avec des fré- 
quences alléliques t,héoriques (p3t). Ces for- 
mules n’ont de sens que dans l’étude de l’évolu- 
tion d’une populat,ion soumise à des règles parti- 
culières d’accouplements ; elles ne peuvent pas, 
en général, ét.re à la base d’une procédure d’est.i- 
mat,ion des paramètres introduits c.ar ceux-ci 
sont redondants, mais elles donnent des inter- 
prétat.ions possibles aux écarts à la distribution 
de Hardy-Weinberg. Les interprétations pos- 
sibles, c,ompatibles avec les données recueillies, 
doivent ensuite être soumises à un test expéri- 
mental complémentaire. 
La procédure d’analyse peut ètre la suivante. 
On teste d’abord l’hypothèse (P, = 1) (donc. : 
Fl = F2 = 0), c’est-à-dire la dist.ribution de 
Hardy-Weinberg, par un’t,est de x”. Supposant 
qu’on a mis en évidenc.e P allèles, dont les rela- 
tions de dominance permettent de définir k 
phénotypes distincks (k < r (P + 1)/2), le test 
s’écrit : 
, . 
z-1 IV& 
où : ‘18 est le nombre d’individus observés de 
phénotype C, et Ne est le nombre théorique 
espéré d’individus de phénotype E. Si tous les gé- 
notypes sont observables, alors ,k = P (r + 1)/2, 
et les nombres Nt s’écrivent : 
Ntt = Nff NU = NZfifj 
où fi est la fréquenc.e observée de l’allèle Ad, 
k 
et N = X ~IL le nombre des observations. 
1 
Si i < I’ (P + 1)/2, il faut estimer les fréquences 
alléliques p3i par la méthode du maximum de 
vraisemblance (Elandt-Johnson, 1971) et expri- 
mer les nombres théoriques Np d’après ces esti- 
mations. Le nombre de degrés de liberté est 
toujours égal à k - T’. Si l’hypothèse (F3 = 1) 
est admissible, on s’en tient à l’hypothèse des 
accouplements au hasard. 
Si cette hypothèse de panmixie est rejetée, 
il faut c.onsidérer la fréquence globale des homo- 
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zygot.es. On peut. la c,omparer A la somme des 
carrés des fréquences alléliques, q = C f:, si les 
frkquences sont directement observables (sinon 
une procédure d’estimation est nécessaire, qui 
exige la formulat-ion d’une hypothése). Il s’agit 
de faire un test. selon une loi binoniale qui pourra 
être en général assimilée A une loi normale, de 
moyenne q et, de variance q (1 - q)/N, si N est 
assez grand, si le pourcentage d’homozygotes est 
trop élevé, l’hypothkse la plus simple à envisager 
est celle d’une consanguinité systématique pure. 
Dans ce cas les formules II se simplifient., en 
posant : Fl = f, FZ = 0, F3 = 1 - f, : pli = 
P31 = PS? et elles deviennent : 
Pr (.Ai A}i = fpf + (1 - f) p2i 
On doit alors estimer, par le maximunl. de vrai- 
semblance les fréquences théoriques pi, et le 
coeftkient de consanguinité moyen f de l’échan- 
tillon, puis reporter ces estimations dans l’ex- 
pression du test. x3. Le nombre de degrés de 
liberté est diminui: de 1 puisqu’on introduit un 
paramètre explicatif supplémentaire, il devient. : 
k - P - 1. Si les observations sont conformes A 
une diskibution du type (Ill.), c’es!c un argu- 
mer&, en faveur d’un consanguinité systéma- 
tique, mais on peut. aussi envisager une homo- 
garnie positive non différentielle. 
Si le pourc.entage d’hét.érozygotes, au con- 
t,raire, est, trop élevé, il faut. c.herc.her à estimer 
F2, en faisant FI = 0. Pour que le problème ne 
soit pas indét,erniin& il faut préciser l’hypothèse 
sous-jacente, en postulant par exemple une 
homogamie négative non différemiée en fonc- 
tion des génot.ypes qui s’unissent ; on écrit 
alors, avec pi = p3i : 
P, P‘ 
p2,ij = P‘ 1 _ pt + PJ 1-J = 
1 - (Pi + PJ)b? 
2 PSPJ (1 - p,) (1 - p,) 
Il faut, à nouveau tester la c.onformit.6 des 
observations à la distribution (11 - W), en 
estimant, à nouveau par le maximum de vrai- 
semblance, les paramètre pi et F2 (F3 = 1- FZ). 
Il faut noter ici que les calculs numériques 
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peuvent être rendus assez c.omplexes par la 
forme des relations (IV). Ici encore le nombre 
de degrés de liberté du xZ est de : k - P - 1. 
La conformité des observations à cette distri- 
bution peut traduire une homogarnie négative, 
mais aussi une sélect.ion préc,oc.e favorable à 
l’ensemble des hét,érozygotes. 
Enfin, si les formulations (111) et (II/) ne 
sont. pas sat.isfaisantes, ou si la proportion des 
homozygotes parait compatible avec sa fré- 
quence t;héorique q = 2 ft” sans que (1) ne soit 
globalement satisfaisant., auwne hypothèse 
simple ne peut ètre avancée. Une vérificat.ion 
du déterminisme génétique de la variation enzy- 
mat.ique considérée peut. ét.re envisagée. Un 
ajustement. des données à un mod$le du type 
(II), avec. FI, F2 et F3 non nuls, et avec des 
relat.ions parikulières du type de (WI, peut 
Gtre envisagé mais, il ne pourra pas en général 
conduire à une interprktation claire des 
observations. 
Exemple d’application : Analyse des 
populations Fr, et Fr, au locus estérase b 
chez Heterodera avenae 
r)ONNÉES EXPÉRIMENTALES 
Bergé et al. (1981) ont, c.aract.érisé les diffé- 
rents allèles par leur dist,ance de migrat-ion par 
rapport à l’un d’eux arbitrairement désigné 1,O 
pris comme référence et dknommés b 0,70 - 
1, 0,90 - b 1,lO et. b 1,20. Ci-dessous, ils seront 
dksignés respectivement par l-2-3-4 et 5. 
Le tableau 1 donne les effectifs observés des 
différents génotypes et le tableau 2 les fréquences 
observées fi (i = l,..., 5) des différents allèles. 
\‘ÉRIFICATION DE L’HYPOTHÈSE DE PANMIXIE 
On c.orn1nenc.e par tester si les distributions 
des génot.ypes sont compatibles avec la pan- 
mixie (Hardy-Weinberg), F3 = 1. Si l’hypot,hèse 
est correcte, c.es distributions doivent être 
proc.hes de celle donnée par fT2, 2 f, f,, etc... 
Ces distributions théoriques sont., en nombre 
d’individus dans chaque classe, arrondis à lO-” 
près ; les nombres théoriques d’individus qui 
devraient, &re observés pour 100 individus pris 
au hasard en fonction des fréquences alléliques 
sont donnés au tableau 3. 
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Tableau 1 
Effectifs observes des différents génotypes 
dans les populations Fr, et Fr, 
0 bserved frequencies of the genofypes 
in populations Fr, and Fr, 
Génotypes Effectifs observfs 
alldle~allèle Nomenclature Observed frequencies 
Bergé et. al. Fr1 Fr, 
Homozygot.rs : I/l 0,7Q/O,70 8 0 
% 0,90/0,90 1 0 1 0 38 1 11 
414 1,10/1,10 0 11 
515 1,20/1,20 0 21 
Hétkrozygotes : */2 0,70/0,90 1; 0 
1/3 0,70/1,00 0 
114 0,70/1,10 1 0 
1/5 0,70/1,20 1 (0 
213 0,90/1,00 14 6 
214 0,90/1,10 1 15 
zc: 0,90/1,20 0 13 
1,00/1,10 8 3 614 
315 
4/ÿ 
Totaux : homozygotes 
hétérozygotes 
l,Uoj1;Bo 5 2 
1,10/1,20 0 17 
47 44 
53 56 
On fait alors deux tests de c.ompat.ibilité : 
d’une part un test de x2 d’autre part un test, 
portant sur la fréquence des homozygotes. 
Test de x2 
- Fr,:k=15;L=5;u=lO 
Le cakul clonne x2 2 9,46 : il n’y a pas d’écart 
significatif. L’hypot.hèse d’identité: des valeurs 
observées et des valeurs théorique* est. acceptée. 
Tableau 2 
Fréquenc,es des différents alkles 
dans les populations Fr, et Fr, 
Relative frequencies of the alleles 
in popnlations Fr, and Fr, 
Allèles Fréquence 
Relative frequency 
1 fl = 0,205 0 
2 fi2 = 0,115 0,280 
3 f, = 0,600 0,065 
4 f, = 0,050 0,285 
5 f, = 0,030 0,370 
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- Fr, : k = 10, r = 4 (seulement quatre 
fréquences non nulles), u = 6 ; on trouve : 
x2 = 14,04, l’écart est significat.if (à 5%). L’hy- 
pothèse d’identitk entre valeurs observées et 
théoriques est cette fois rejetée. 
Tests des fréqrrences des homozygotes 
Si la loi de Hardy-Weinberg est sat,isfaisante, 
la fréquence des homozygotes doit être de : 
I; fi” , soit 0,4187 pour Fr, (somme des fréquenc.es 
théoriques d’homozygotes), et 0,3008 pour Fr,. 
Les fréquences observées, soit 0,47 pour Fr, 
et 0,44 pour Fr, devraient ètre compatibles avec. 
le résultat de 100 tirages binomiaux avec les 
probabilitks théoriques précédentes. Comme 100 
est assez grand, on peut admettre l’approxima- 
tion par la loi de Gauss. Les écarts-types res- 
pectifs de la moyenne de 100 tirages sont alors 
de 0,049 pour Fr, et de 0,046 pour Fr,. 
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Tableau 3 
Rt$artition théorique de 100 individus dans les différents @notypes 
Theoretical percentages of individuals in the differenf genotypes 
Fr1 
Alléles 1 2 3 4 5 
xl 42,0 4,72 24,F 2,05 1,2.3 
2 1,3i> 13,8 1,15 0,69 
3 36 6 3,li 
4 0,25 II,3 
5 0,09 
La valeur observée pour Fr, est compatible, 
celle observée pour Fr, est incompat,ible (au 
seuil de 1%). En ef’fet. l’kart réduit : 
pouwcnlage obswvi - q 
&= 
Q Cl- cl) 
100 
vaut 
0,47 - 0,4287 
0!049 
= 1,04 pour Fr1 
La table de l’kart. réduit (loi normale) indique 
la compatibilité ent.re les valeurs theoriques et, 
observées pour Fr,. Pour Fr, E = 3,03, il y a 
un écart significatif et l’hypothèse de l’équilibre 
de Hardy-Weinberg n’est pas vérifiée dans ce 
cas. 
Conclusion 
L’hypothése de panmixie est, satisfaisante 
pour Fr,, mais pas pour Fr, : pour cette seconde 
population l’excés significat.if de gknotypes 
homozygotes fait penser A une c.onsanguinité 
systématique, ce qui est. fort. possible compte 
tenu des conditions d’élevage, ou à l’existence 
d’un allèle nul non repéré par l’observat.eur. On 
va donc essayer d’estimer le taux de consangui- 
nitA (FI > 0, FZ = CI), puis voir si la distri- 
bution théorique tirée de ceike valeur estimée 
est compatible avec les observations, dans la 
mesure où on écarte la deuxikme éventualité. 
Cette dernière sera l’objet du test, sur l’hypo- 
thése CC alléle nul 11. 
ESTIMATION DES PARAMETRES POUR FR*, 
DANS L'HYPOTHESE DE CONSANGL~INITÉ 
On voit que les deux modèles théoriques (A) 
et. (B) ne peuvent. pas Gtre dissocii\s par I’espé- 
rience réalisée, leurs paramètres étant liés par : 
f = h [p. On a donc estimé f selon le modéle A, 
par la méthode du maximum de vraisemblance. 
Le plus simple est. de supposer que les géno- On trouve : f = 0,20 
t.ypes admettent, des probabilités de la forme et les probabilités assoc.iées pi ont pour estima- 
(oùf= Fl): tions : 
All~les 
Fi-4 
1 2 d 1 6 
x 1 (absent) 0 0 0 0 0 
*2 7,84 3,64 15,9G ‘20 7” 
3 0,42 3,71 4:Ei 
4 8,10, a1,09 
5 13,69 
(A) 
Pii = f pi + fl - fl Pi’ 
et d’est,imer les 
f(O<f< 
tid; = $‘(î - f) pi pj (i # j) 
cinq paramètres : 
1)~ P~I P~I P41 P.5 (x Pi = 1) 
(pl = 0, en effet l’allèle 0,70 n’est pas présent 
dans la populaGon Fr,). On peut, aussi ima- 
giner de représenter la situation en disant 
qu’une proport,ion h d’individus est issue d’ac.- 
couplements frfke X so-ur (conduisant à une 
consanguinité individuelle IYP de 25°/o pour c.es 
individus), et. une proportion (1 - A) d’indi- 
vidus issus d’accouplements entre part.enaires 
non apparentés. En admettant que les gktes 
sont. t.ous tires dans une mi?me rkierve gamé- 
tique c.aractérisée par les probabilités pi, cela 
donnerait. comme formules théoriques : 
(Pi% = (1 - A) pi’ + 1 (Y pi + C1 -9) Pi3) 
(avec <p = 114) 
(Pi5 = (1 - A) 2 Pi Pr + h {(l - 9) 7 “;P;i 
1 
soit : 
(B) Pir = Qpc -t (1 - Arp) pt- 
Pij = (1 -Arp) zptpj Ci + j) 
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Isoesférases chez Heterodera avenae II. Structzzre gbnétiqzze 
(pl = 0) &î = 0,282 contre 0,280 (fréquence 
observée) 
p2 = 0,068 O,OG5 
fi4 = 0,287 0,286 
05 = 0,363 0,370 
(si l’on interprète ces résultats selon le modèle 
avec <p = 114, c’est à-dire avec des accouple- 
ments frère x sceur, cela donne une estimation 
Â =0,80, carî= TA). 
Les probabilitks théoriques des génot.ypes 
selon ces estimat.ions, données par (B) sont don- 
nées au t.ableau 4. 
Tableau 4 
Probabilitfk thkoriques des génot,ypes 
Theoretical probabilities of the genotypes 
1 2 3 3 ti 
1 0 0 0 0 0 
2 0,12 0,031 0,13 0,164 
3 0,017 0,03 1 0,039 
4 0,124 0,167 
5 0,178 
Le test de conformité du ~2 ne donne pas 
d’écart significatif des observations à c.ette dis- 
tribution (~2 = 5,91 pour 5 degrés de liberté). 
Par ailleurs, la fréquence théorique des homo- 
zygotes devient ici égale à 0,439, c’est-à-dire 
exactement la fréquence observée. 
En conclusion, ces valeurs estimées î et $ii (qui 
sont d’ailleurs très proches des fréquences 
observées fi) rendent très bien c.ompte des 
observations. 
ESTIMATION DES PARAMÈTRES DE FR& DANS 
L'HYPOTHÈSE D'UN CINQUIÈME ALLÈLE NUL 
Si l’on suppose l’existence d’un allèle nul, 
(noté ici A,, quoique différent de b 0,70) ne se 
kaduisant, par aucune bande sur le gel, les indi- 
vidus de phénotypes (Ai) (i = 2, 3, 4, 5) 
peuvent être de génotypes A{ Ai ou bien A, Ai. 
On a alors en tout. 11 classes phénotypiques 
observables, dont les fréquences théoriques sont 
les suivantes dans l’hypothèse de panmixie : 
Pr GW = Pr -PL 41 = p12 
Pr {(Ai)} = Pr {Ai Ai} + Pr (A, Ai)- 
WI = pi2 + 2pépr (i > 1) 
Pr {(At AI)} = Pr (A, Af) = 2 pi p3 
(l<i<j<5) 
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L’estimation, selon le maximum de vrai- 
semblance, des cinq fréquences théoriques pi 
donne : 
fi1 = 0,078 probabilit,é de l’allèle nul 
G2 = 0,259 
& = 0,061 
fi4 = 0,265 
p1 = 0,337 
L’ajustement des données au modèle (V) est 
alors très bon : xs = 6,77 pour 6 degrés de 
liberté. La fréquenc.e théorique des homozy- 
gotes apparents est alors de 0,404 ; en accord 
avec. la fréquence observée de 44/100. 
L’hypothèse d’un cinquième allèle, nul, pré- 
sent dans la population Fr, est donc aussi bien 
conforme aux observations que celle d’une con- 
sanguinité systématique. 
Discussion 
Le polymorphisme génétique associé au locus 
d’isoestérase b de deux populations Fr, et Fr, a 
été soumis à une analyse c.ritique, selon un 
modèle qui permet de savoir si les états géniques 
sont en accord avec la distribution de Hardy- 
Weinberg ou s’il y a des excès en homozygotes 
ou hétérozygotes. 
Le locus « est. b 11 de la population Fr, compte 
au moins cinq allèles qui sont, eu équilibre avec. 
ladite distribution. Par contre la populat,ion 
Fr, qui ne présent.e que quatre allèles pour ce 
même locus a un excès d’homozygot,es. L’hypo- 
thèse selon laquelle une partie de la population 
est soumise à une consanguinité individuelle de 
25 y0 (résult.at d’accoup1ement.s entre frère et 
sœur) permet une nouvelle approximation des 
fréquences théoriques de ces allèles, qui est cette 
fois en conformité avec les fréquences observées. 
On ne peut toutefois écarter la possibilit,é 
d’un allèle supplémentaire nul qui aurait con- 
tribué à gonfler artificiellement le nombre d’ho- 
mozygotes. L’étude d’aut.res loti devrait appor- 
ter des éclaircissements sur ce point. Un nouvel 
excès d’homozygotes serait en faveur d’un 
régime de consanguinké, à l’opposé une distri- 
bution en accord avec l’équilibre de Hardy- 
Weinberg impliquerait un cinquième allèle nul 
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-pour le locus « est. b ». Dans le cas d’un matériel 
autre que H. avenue on proposerait des expé- 
riences de croisements entre deux phénotypes 
homozygot.es distincts : l’analyse de la descen- 
dance permettrait de trancher aussi fablement.. 
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